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基于 叶绿体 四 个 DNA 片段 联合 分 析 探 讨 山茶 属 
长 柄 山茶 组 、 金 花茶 组 和 超 长 柄 茶 组 的 
系统 位 置 与 杀 缘 关系 
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摘要 : 为 探讨 山茶 属 茶 亚 属 (Camellia subgen. Thea ) 中 长 柄 山茶 组 (sect. Longipedicellata ) 、 金 花茶 组 
(sect. Chrysantha ) MEKIH (sect. Longissima) 的 系统 位 置 和 亲缘 关系 ， 本 研究 选取 了 该 属 4 个 亚 
属 11 组 28 个 种 及 2 个 外 类 群 的 材料 ， 对 这 些 材料 的 叶绿体 4 个 DNA 片段 Crpl 16. psbA- trnH,. trnL-F 
All rpl 32- trnL) 进行 了 测序 ， 运用 邻接 法 Cneighbor-joining)、 最 大 简约 法 (maximum-parsimony) 和 贝 叶 
斯 推 岂 (Bayesian inference) 对 获得 的 序列 进行 了 联合 矩阵 分 析 ， 并 构建 基因 树 。 基 因 树 的 拓扑 结构 显示 : 
D 金 花 茶 组 包括 3 个 平行 的 支 系 ， 并 且 长 柄 山茶 组 的 模式 种 长 柄 山茶 ( Camellia longipedicellata ) t FH 
中 一 个 支 系 ， 因 而 金 花茶 组 可 能 是 一 个 并 系 或 多 系 类 群 ，2) 长 柄 山茶 与 越南 分 布 的 金 花茶 组 种 类 在 分 子 
系统 树 上 构成 一 个 单 系 支 ， 瞳 示 了 长 柄 山茶 组 和 金 花茶 组 之 间 可 能 具有 紧密 的 亲缘 关系 ; 3) 超 长 柄 茶 组 
不 是 一 个 单 系 类 群 ， 该 组 的 河口 超 长 柄 茶 CC. hekouensis) 位 于 系统 树 的 基部 ， 与 山茶 属 其 余 种 构成 姐妹 
群 。 由 于 缺乏 更 广泛 取样 的 分 析 ， 超 长 柄 茶 在 山茶 属 中 的 系统 位 置 仍然 不 明确 ， 超 长 柄 茶 组 与 长 柄 山茶 组 
的 亲缘 关系 问题 也 没有 得 到 解决 。 
关键 词 : 山茶 属 ; 长 柄 山茶 组 ; 金 花 茶 组 ; 超 长 柄 茶 组 ; 系统 学 关系 ; 叶绿体 DNA 序列 
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Phylogeny of Camellia sects. Longipedicellata, Chrysantha 
and Longissima (Theaceae) Based on Sequence Data 
of Four Chloroplast DNA Loci 


FANG Wei, YANG Jun-Bo. YANG Shi-Xiong, LI De-Zhu " 


( Key Laboratory of Biodiversity and Biogeography. Kunming Institute of Botany. 


Chinese Academy of Sciences , Kunming 650204, China) 


Abstract: We focused on the systematic positions and relationships of three sections of Camellia sub- 
gen. Thea of Theaceae, i. e., sect. Longipedicellata , sect. Chrysantha (golden camellias) and sect. Longissima 
by using four chloroplast DNA regions (rpl 16, psbA-trnH, trnL-F & rpl 32- trnL). We sampled 28 spe- 
cies representing four subgenus, 11 sections in Camellia and two outgroups. Combined analyses of chloro- 
plast DNA sequence data sets are performed with the neighbor-joining, maximum-parsimony and Bayesian in- 
ference methods, and the gene trees are constructed. The topologies of gene trees revealed that: 1) sect. 
Chrysantha is paraphyletic or polyphyletic, containing three parallel lineages and Camellia longipedicellata 


(type of sect. Longipedicellata ) nested inside; 2) all four species from Vietnam, together with C. longipedi- 
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cellata , forming a well-supported monophyletic clade, which implies the close relationship between 


sect. Longipedicellata and sect. Chrysantha ; and 3) 


sect. Longissima is not monophyletic because 


C. hekouensis is the sister to the rest of Camellia species. The systematic position of C. longissima and the 


relationship between sect. Longissima and sect. Longipedicellata are unsolved. 


Key words: Camellia ; sect. Longipedicellata ; sect. Chrysantha ; sect. Longissima ; Phylogenetic relation- 


ships; Chloroplast DNA sequences 


张 宏 达 于 1979 年 建立 金 花 茶 组 Camellia 
sect. Chrysantha H. T. Chang, Ja F 1981 FÆ 
AKUZ C. sect. Longipedicellata H. T. 
Chang 和 超 长 柄 茶 组 C，sect. Longissima H. T. 
Chang; 3 个 组 均 隶 属于 山茶 属 茶 亚 属 Camellia 
subgen. Thea H. T. Chang (3k Rik, 1979, 
1981)。 长 柄 山茶 组 和 超 长 柄 茶 组 的 种 类 较 少 ， 
分 别 只 包括 2 个 种 和 3 个 种 ; 而 金 花 茶 组 种 类 较 
多 ,共有 18 个 种 ( 张 宏 达 ,1996 ; 张 宏 达 和 任 
善 湘 ,1998)。3 个 组 的 地 理 分 布 基本 一 致 ， 绝 
大 多 数 种 类 集中 分 布 于 越南 北部 ， 以 及 我 国 的 广 
西 、 贵 州 西南 部 和 云南 东南 部 的 低 海 拔 地 区 。 

Sealy 系统 (Sealy, 1958), KEBAB OGK 
ih. 1981. 1996; IK A X5 ALTE HM, 1998; 
Chang and Bartholomew, 1984) 和 闵 天 禄 系统 
( 闵 天 禄 和 张 文 驹 ,1996 ; 闵 天 禄 ，1999，2000 ; 
Ming and Bartholomew, 2007) 是 目前 3 个 主要 
的 山茶 属 形 态 分 类 系统 ( 表 1) 。 这 三 个 分 类 系统 
对 于 长 柄 山茶 组 、 金 花茶 组 和 超 长 柄 茶 组 的 处 置 
意见 并 不 一 致 。Sealy (1958) 系统 并 未 设立 这 3 
个 组 ， 黄 花茶 Camellia flava (Pitard) Sealy, Œ 
脉 金 花茶 C. euphlebia Merr. ex Sealy 隶属 于 十 
茶 组 sect. Archecamellia Sealy， 中 越 山 茶 
C. indochinnensis Merr. 3 J& T Xe $ A A 
C. sect. Theopsis Cohen Stuart, JK 3K (1981) 
将 C flava 和 C. euphlebia % A & 16 AA. Y 
C. indochinnensis 移 人 长 柄 山茶 组 ;在 其 系统 中 ， 
长 柄 山茶 组 与 金 花 茶 组 的 亲缘 关系 最 为 密切 ， 而 
超 长 柄 茶 组 则 与 茶 组 C. sect. Thea (L.) Dyer 系 
统 关 系 接近 OK. 1981; 叶 创 兴 和 许 兆 然 ， 
1992; 叶 创 兴 , 1993; 叶 创 兴 和 张 宏 达 ，1997)。 
闵 天 禄 和 张 文 驹 (1993) 认为 金 花 茶 组 应 并 入 古 
茶 组 ， 这 与 Sealy (1958) 的 处 理 相 符合 ， 但 在 
C. indochinnensis 的 系统 位 置 问 题 上 ， 作 者 则 认 
为 该 种 应 归 入 古 茶 组 。 此 外 ， 闵 天 禄 (1999， 









































2000) 主张 将 超 长 柄 茶 组 并 人 长 柄 山茶 组 ， 并 认 
为 长 柄 山茶 组 与 茶 组 亲缘 很 近 ， 两 者 虽 与 古 茶 组 
(包含 金 花 茶 组 ) 均 有 联系 ， 但 古 茶 组 可 能 较为 
原始 。 
由 于 对 山茶 属 系 统 演化 规律 的 认识 差异 ， 不 
同学 者 对 于 属 下 类 群 的 分 类 学 处 理 一 直 存 在 较 大 
的 争议 。 尽 管 在 山茶 属 内 一 些 亚 属 或 组 被 先后 建 
XL (Sealy, 1958; 张 宏 达 ，1979，1981，1982， 
1996; 闵 天 禄 ,1994，1999，2000)， 甚 至 一 些 
类 群 被 提升 至 属 级 (Hallier，1921; Nakai. 
1940; HHSE5H. 1956, 1957 a, b; Hu, 1956), 但 
这 些 分 类 学 处 理 往往 难以 得 到 其 它 学 者 的 一 致 认 
可 。 学 者 之 间 意 见 的 分 歧 ， 甚 至 冲突 ， 在 一 定 程 
度 上 也 造成 了 该 属 分 类 系统 的 混乱 。 本 研究 所 涉 
及 的 3 个 组 ， 长 柄 山茶 组 、 金 花茶 组 和 超 长 柄 茶 
组 ， 它 们 的 系统 位 置 及 亲缘 关系 问题 即 是 其 中 的 
一 个 分 此 焦点 。 

目前 利用 DNA 测序 以 及 分 子 标 记 等 分 子 生 
物 学 手段 进行 植物 分 子 系统 学 研究 已 经 十 分 普 
遍 。 分 子 数据 是 独立 于 形态 学 性 状 的 数据 ， 易 于 
获取 和 分 析 ， 且 排除 了 人 为 主观 的 因素 ， 能 有 效 
的 弥补 形态 分 类 学 研究 的 不 足 。 在 山茶 属 的 分 子 
系统 学 研究 方面 ，Xiao and Parks (2002) 最 先 运 
用 核 基 因 RPB 2 (Nuclear RNA polymerase II. 
RNA 合成 酶 TI 基因 ) 对 山茶 属 展开 了 较为 全 面 
的 分 子 系统 分 析 。 属 下 的 分 子 系统 学 研究 也 有 所 
开展 ， 但 研究 主要 关注 于 有 重要 经 济 价 值 的 类 
群 ， 如 茶 组 〈 陈 亮 等 ，2002; 陈 亮 ，2002; 李渊 
博 ，2007)， 红 山茶 组 〈 邓 白 罗 等 ,2006; ME, 
2007; Hif ^x, ,2008)， 金 花茶 组 ( 唐 绍 清 等 ， 
1998; 施 苏 华 等 , 1998; 唐 绍 清 等 , 2004a , b; 谭 
晓 风 等 , 2005; Wi. 2008) 等 ， 其 余 组 的 相关 
研究 则 十 分 欠缺 。 

目前 山茶 属 仍然 缺乏 一 个 较为 坚实 的 分 子 系 
统 框架 ， 主 要 原因 可 能 在 于 山茶 属 种 类 繁多 ， 且 
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基于 叶绿体 四 个 DNA 片段 联合 分 析 探 讨 山茶 属 长 柄 山茶 组 、 





金 花茶 组 和 ... 3 








J. R. Sealy (1958) 系统 
J. R. Sealy (1958) 


m1 山茶 属 三 个 主要 分 类 系统 


Three main classifications of the genus Camellia 


Table 1 


张 安达 (1981, 1996, 张 宏 达 和 任 善 湘 , 1998) 系统 
H. T. Chang (1981, 1996, H. T. Chang and S. X. Ren, 1998) 


PIR (1999, 2000) 系统 
T. L. Ming (1999, 2000) 





Ol. sect. Archecamellia Sealy 

02. sect. Stereocarpus ( Pierre) 
Sealy 

03. sect. Theopsis Cohen Stuart 

04. sect. Camelliopsis ( Pierre) 
Sealy 

05. sect. Piquetia (Pierre) Sealy 

06. sect. Thea (L. ) Dyer 

07. sect. Corallina Sealy 

08. sect. Calpandria (Bl.) Co- 
hen Stuart 

09. sect. Pseudocamellia Sealy 

10. sect. 


Heterogenea Sealy 


ll. sect. Camellia (L. ) Dyer 


I. Subgen. Protocamellia HI. Subgen. Thea 





Ol. sect. Archecamellia Sealy 3. sect. Corallina Sealy 

02. sect. Stereocarpus (Pierre) 4. sect. Brachyandra Chang 
Sealy 5. sect. Longipedicellata Chang 

03. sect. Protocamellia Chang 6. sect. Chrysantha Chang 

04. sect. Pleurocarpus Chang 7. sect. Calpandria (Bl.) Co- 

05. sect. Piquetia (Pierre) Sealy hen Stuart 

II, Subgen, Camellia 8. sect. Thea (L. ) Dyer 

06. sect. Oleifera Chang 9. sect. Longissima Chang 

07. sect. Furfuracea Chang 20. sect. Glaberrima Chang 

08. sect. Paracamellia Sealy IV. Subgen. Metacamellia 

09. sect. Pseudocamellia Sealy 21. sect. Theopsis Cohen Stuart 

10. sect. Tuberculata Chang 22. sect. Camelliopsis (Pierre) 


ll. sect. Luteoflora Chang Sealy 


I. Subgen. Thea 
01. sect. Piquetia (Pierre) Sealy 
02. sect. Archecamellia Sealy 
03. sect. Cylindrica Ming 
04. sect. Thea (L. ) Dyer 
05. sect. Longipedicellata Chang 
06. sect. Corallina Sealy 
07. sect. Theopsis Cohen Stuart 
08. sect. Camelliopsis (Pierre) Sealy 
II, Subgen. Camellia 

09. sect. Heterogenea Sealy 

10. sect. Stereocarpus (Pierre) Sealy 
1l. sect. Tuberculata Chang 


12. sect. Camellia (L. ) Dyer 


12. sect. Paracamellia Sealy 12. sect. Camellia (L. ) Dyer 


系统 演化 关系 复杂 。 但 在 另 一 方面 ， 缺 乏 合 适 的 
DNA 片段 用 于 分 析 也 在 很 大 程度 上 影响 了 对 该 
属 的 分 子 系统 学 人 研究 。 

核 基因 组 庞大 而 复杂 ， 拥 有 许多 具有 丰富 变 
异 的 DNA 片段 (如 某 些 基因 的 内 含 子 区 ) ， 在 低 
阶 元 类 和 群 的 分 子 系统 学 研究 中 应 用 广泛 。 但 在 山 
茶 属 的 研究 中 ， 核 基因 的 应 用 需要 十 分 谨慎 。 山 
茶 属 不 仅 是 一 个 杂交 频繁 的 类 群 ， 染 色 体 多 倍 化 
现象 也 十 分 普遍 (Kondo, 1977a. b. c. 1978; 
Parks, 1990); 在 应 用 核 基因 进行 该 属 的 系统 分 
析 时 ， 由 于 核 基因 双亲 遗传 的 特性 ， 种 间 的 杂交 
和 多 倍 化 很 容易 造成 对 系统 发 育 关 系 的 误 读 。 

rDNA ITS (核糖 体 转录 间隔 区 ) 无 疑 是 植 
物 分 子 系 统 研 究 中 最 普遍 使 用 的 核 基因 。 然 而 ， 
ITS 在 山茶 属 中 直接 测序 较为 困难 ， 这 可 能 与 该 
B ITS 区 序列 GC 含量 较 高 ( 唐 绍 清 等 , 2004a), 
种 类 的 杂交 和 多 倍 化 现象 ， 以 及 ITS 一 致 性 进 
化 是 否 完全 等 因素 有 关 〈 杨 俊 波 等 ,2006b)。 这 
些 因 素 在 一 定 程 度 上 限制 了 ITS 在 山茶 属 中 的 
应 用 。 

低 拷 贝 核 基因 CLow-Copy Nuclear Gene) 
在 系统 学 中 的 应 用 正 变 得 越 来 越 普遍 (Sang, 
2002; Small 4, 2004; Hughes 等 ,2006) 。 但 由 
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13. sect. Paracamellia Sealy 


14. sect. Calpandria (Bl. ) Co- 


hen Stuart 


于 存在 选择 性 的 基因 沉默 或 丢失 而 产生 基因 复制 
(Wendel and Doyle，1998)， 核 基因 通常 不 止 一 
个 拷贝 ， 而 适 于 分 子 系统 学 人 研究 的 单 拷贝 核 基因 
往往 又 难于 获得 。 在 研究 过 程 中 ,确定 所 使 用 核 
基因 的 拷贝 数量 ,来 源 及 性 质 ， 对 于 进一步 的 系 
统 分 析 至 关 重 要 。 不 同 拷贝 的 序列 可 能 来 自 于 直 
系 同 源 基 因 (orthologous gene). MESA 
基因 (paralogous gene)， 但 仅 直 系 同 源 基因 具 
有 系统 学 价值 C(Sonnhammer and Koonin, 2002; 
Walter，2007) 。 在 山茶 属 内 ， 由 于 种 间 的 杂交 
和 染色 体 的 多 倍 化 所 导致 的 复杂 的 基因 进化 背景 
也 将 增加 系统 分 析 的 难度 。 目 前 已 报道 应 用 于 山 
茶 属 的 低 拷贝 核 基因 仅 有 两 个 ， RPB 2 和 GB- 
SSI (Ell waxy ) 基因 。Xiao and Parks (2002) 应 
JH RPB 2 基因 进行 了 山茶 属 的 分 子 系统 人 研究 ， 
但 对 于 RPB 2 基因 在 山茶 属 内 的 遗传 性 质 并 没 
有 论述 ， 同 时 由 于 受到 基因 树 的 分 辨 率 和 分 支 文 
持 率 方面 的 限制 ， 该 研究 对 山茶 属 系统 发 育 的 解 
读 能 力 有 限 。 GBSSI 基因 在 植物 系统 研究 中 的 
应 用 较为 广泛 (Mason-Gamer 等 ，1998; Evans 
等 ，2000; Mason-Gamer. 2001; 
Spooner, 2001; Evans and Campbell, 
Smedmark 4, 2003; Winkworth 
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ghue, 2004; Guo and Li, 2004; Yang 等 ， 
2008)。 在 山茶 属 内 ，GBSSI 基因 是 单 拷贝 基 
因 ， 并 且 具 有 较 高 的 序列 变异 率 ， 因 而 有 重要 的 
应 用 价值 〈 杨 俊 波 等 ,2006b) 。 目 前 有 关 GBSSI 
基因 在 山茶 属 的 应 用 研究 ， 我 们 正在 开展 之 中 。 

植物 叶绿体 基因 组 (cp DNA) 为 单亲 遗传 ， 
E DNA 片段 容易 扩 增 和 测序 ， 因 而 被 广泛 的 应 
用 于 分 子 系统 学 研究。 但 叶绿体 基因 组 序列 相对 
保守 ， 进 化 速率 较 慢 ， 在 属 下 类 群 的 系统 学 研究 
中 应 用 有 限 。 尽 管 如 此 ， 对 于 象山 茶 属 这 样 ， 系 
统 发 育 关 系 复 杂 、 核 基因 的 应 用 有 难度 的 一 些 类 
群 ， 进 行 叶绿体 DNA 片段 有 效 筛 选 ， 适 当 增 加 
用 于 研究 分 析 的 叶绿体 DNA 片段 数目 ， 仍 然 不 
失 为 一 个 直接 可 行 的 方法 。 基 于 上 述 原 因 ， 本 研 
究 筛选 了 4 个 进化 速率 较 快 的 叶绿体 片段 
Crpl 16 内 含 子 、psbA-trnH 基因 间 区 、trnL-F 
基因 间 区 和 rpl 32- trnL. 基因 间 区 ) 用 于 山茶 属 
分 子 系统 树 的 构建 ， 据 此 探讨 该 属 的 3 个 近 缘 类 
群 ， 长 柄 山茶 组 、 金 花茶 组 和 超 长 柄 茶 组 的 系统 
位 置 、 分 类 学 范围 以 及 相互 间 的 杂 缘 关系 等 系统 


学 问题 。 



























































1 材料 与 方法 
1.1 材料 

本 研究 主要 依据 张 宏 达 和 任 善 湘 (1998) 的 山茶 属 系统 
进行 取样 ， 共 选取 山茶 属 28 个 种 作为 内 类 群 ， 它 们 分 别 来 
自 于 山茶 属 的 4 个 亚 属 11 个 组 。 长 柄 山茶 组 拥有 2 个 种 : 
C. indochinnensis 和 C. longipedicellata (Hu) H. T. Chang et 
D. Fang， 本 研究 只 具有 该 组 模式 种 C. longipedicellata 的 取 
样 。 金 花茶 组 的 取样 来 自 五 室 系 ser. Flavae CC. flava ) 和 人 金 


















































取 长 核 果 茶 Pyrenaria oblongicarpa H. T. Chang 和 石 笔 
X Tutcheria spectabilis Dunn 做 为 本 研究 的 外 类 和 群 。 

实验 用 分 子 样 品 为 新 鲜 或 经 硅胶 快速 干燥 的 叶片 ， 
大 多 采 自 于 各 植物 园 及 科研 单位 的 栽培 植株 。 本 研究 对 
ER 30 种 植物 的 分 子 样品 进行 了 叶绿体 四 个 DNA 片段 
Crpll6, psbA-trnH, trnL-F All rpl 32-trnL) 的 序列 测 
定 。 所 有 凭证 标本 均 存 放 于 中 国 科 学 院 昆 明 植 物 研究 所 
标本 馆 (KUN)， 材 料 来 源 、 和 凭证 标本 号 及 GeneBank 登 
录 号 见 表 2。 
1.2 实验 方法 

总 DNA 提取 采用 改良 的 CTAB iX (Doyle and 
Doyle. 1987). PCR 扩 增 反应 在 PERKIN ELMER (PE) 
9600 或 9700 型 PCR 仪 上 进行 。rp116 (Jorden 等 ， 
19960. psbA-trnH (Sang 等 , 1997; Tate and Simpson, 
2003). trnL-F ( Taberlet &, 1991) 和 rpl32- trnL 
(Shaw 等 , 2007) 4 个 DNA 片段 扩 增 反应 程序 均 采 用 : 
97°C 预 变 性 4 min, 94°C 变性 1 min, 52'C iB X 1 min, 
72°C HE 1 min, 32 SBM Ja. 72°C SE fi 10 min， 根 据 
具体 情况 而 略 有 变动 。 扩 增 反应 采用 25 pl 的 反应 体系 ， 
包括 10X buffer, 0.2 U 的 Taq 聚合 酶 ，2.5 mmol +L" 
的 MgCl,. 250 uM 的 dNTPs， 正 反 向 引物 浓度 各 为 0.2 
pmol*L'. ARH 50 ng 的 模板 DNA. PCR 产物 经 琼脂 
糖 凝 胶 电 泳 检测 合格 后 ， 用 美国 华 玫 公司 的 纯化 试剂 盒 
纯化 以 备 测 序 反 应 之 用 。 

扩 增 引物 同时 作为 测序 引物 ， 利 用 正 反 向 引物 分 别 
对 两 条 链 测序 ， 反 应 依据 双 脱 氧 链 终止 法 (Sanger 等 ， 
1977)。 测 序 反 应 在 PE9600 或 PE9700 PCR 仪 上 进行 ， 
采用 Spl 的 反应 体系 ， 包 括 : 1 pl 的 测序 mix (PE 公司 
的 Bigdye v3. 1 测序 试剂 盒 ) 0.5 pl 的 测序 引物 ，1 pl 
的 PCR 纯化 产物 和 2.5 pl 的 双 蒸 水 。 反 应 程序 为 : 95€ 
预 变性 4 min; 96°C HE 10 s, 50°CIB K 5 s, 60°C 延伸 
4 min, d£ 33 个 循环 。 反 应 产物 经 95% 乙 醇 十 乙酸 钠 沉 


































































































































































































花茶 系 ser. Chrysanthae ， 共 13 个 种 ;其 中 9 种 产 自我 国 广 
i. 53 4 种 则 分 布 于 越南 ，C nitidissima 是 该 组 的 模式 种 。 
茶 组 的 取样 分 别 为 C sinensis (L.) O. Ktze. CIS AK 
ser. Sinenses ), C. kwangsiensis H. T. Chang (五 室 茶 系 




















ser. Quinquelocularis ) 和 C. gymnogyna H. T. Chang 
(8 BAA ser. Gymnogynae ) 3 个 种 ，C. sinensis 是 该 
组 的 模式 种 。 在 超 长 柄 茶 组 的 3 个 种 中 ,取样 包括 
C. longissima H. T. Chang et S. Y. Liang (本 组 模式 
种 ) 和 C. hekouensis C. J. Wang et G. S. Fan 两 种 。 本 
研究 所 涉及 的 另外 7 个 组 ， 每 组 分 别 有 1 一 2 种 的 取样 
( 表 2)。 依 据 近 年 来 山茶 科 系 统 学 的 研究 成 果 ( 杨 世 雄 
MAK. 1995; Prince and Parks, 2001; 杨 俊 波 等 ， 
2006a) ， 核 果 茶 属 Pyrenaria Bl， 和 石 笔 木 属 Tutcheria 
Dunn 在 演化 上 与 山茶 属 具 有 较 近 的 亲缘 关系 ， 因 而 选 





























淀 ， 之 后 用 70% 乙 醇 、 无 水 乙醇 洗 肖 ,和 干燥 后 加 入 20 
趾 的 双 蔡 水 充分 溶解 ， 经 95 变性 4 min Jr E FÉ. 在 
ABI3700 型 自动 测序 仪 上 进行 检测 。 

序列 编辑 和 拼接 应 用 Lasergene v7. 1 软件 中 的 Seq- 
Man (DNASTAR Inc. Madison, Wisconsin, USA; Bur- 
land. 2000) 完成 。 叶 绿 体 4 个 DNA 序列 数据 进行 单独 
及 联合 序列 矩阵 构建 ;利用 Clustal X 1.83 (Thompson 
等 ，1997) 对 矩阵 进行 自动 排序 ， 并 进行 必要 的 人 工 排 
序 调整 。 应 用 Modeltest3. 7 (Posada and Crandall, 1998) 
对 序列 矩阵 进行 模型 选择 ， 获 得 最 适 核 背 酸 蔡 代 模 型 为 
TVM 十 I 和 相关 参数 佑 值 。 对 序列 进行 联合 分 析 ， 分 别 
采用 邻接 法 (neighbor-joining, NJ)、 最 大 简约 法 (maxi- 
mum parsimony, MP) 以 及 贝 叶 斯 推 岂 (Bayesian infer- 
ence, BD 构建 相应 的 基因 树 (NJ 树 、MP 树 和 BI 树 )。 
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于 叶绿体 四 个 DNA 片段 联合 分 析 探 讨 山茶 








甬 长 柄 山茶 组 、 金 花茶 组 和 . . . 
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邻接 法 分 析 在 MEGA 4.0 (Tamura $, 2007) 软件 上 进 
Hs 分 析 采 用 Kimura 两 参数 模型 (Kimura, 1980), 28 
位 (Gap) 和 缺失 (Missing data) 采用 配对 状态 删除 
(Pairwise Deletion) 。 最 大 简约 分 析 在 PAUP * 4. 0b10 
(Swofford, 2002) 中 和 运行， 联合 和 矩阵 中 的 空位 作为 缺失 
处 理 ， 并 对 空位 进行 “01” 编 码 (Simmons and Ochoter- 
ena，2000)， 然 后 加 入 序列 矩阵 参与 分 析 ， 所 有 性 状 状 
态 做 等 权 无 序 处 理 。 采 用 启发 式 搜 索 (Heuristic search) 
1000 次 抽样 ，TBR 校长 交换 ， 每 步 保留 10 棵 树 ， 获 取 
严格 一 致 树 。 邻 接 法 和 最 大 简约 法 均 采 用 自 展 分 析 
(Bootstrap analysis). 1000 次 抽样 ， 根 据 抽 样 自 展 值 
(Bootstrap value, BS) 评估 分 支 的 可 靠 性 。 应 用 Mr- 
Bayes 3. 1 (Ronquist and Huelsenbeck，2003) 软件 进行 
贝 叶 斯 分 析 ; 分 析 采 用 马尔 可 夫 链 的 蒙特 卡 洛 模 拟 算法 
(Markov Chain Monte Carlo process，MCMC)， 并 根据 
Modeltest 3. 7 的 模型 选择 结果 进行 相关 参数 的 设置 ;以 
随机 树 作 为 起 始 树 ， 共 运行 1000 000 代 ， 每 100 代 进 行 
1 次 抽样 。 握 弃 前 1000 次 老化 样本 (burn-in samples), 
用 剩余 样本 构建 一 致 树 并 计算 各 分 支 的 后 验 概率 (Pos- 


erior probability value. PP). 























































































































2 结果 

本 研究 获得 山茶 属 及 其 外 类 群 30 份 样品 的 
叶绿体 4 个 DNA 片段 (rpll6, psbA-trnH, 
trnL-F 和 rpl 32-trnL) 共 120 条 序列 的 数据 ， 
并 对 这 些 序列 的 单独 及 联合 矩阵 进行 了 相关 的 数 
据 信息 统计 ， 统 计 分 析 的 结果 见 表 3。 

运用 贝 叶 斯 推断 、 最 大 简约 法 和 邻接 法 进行 
系统 树 的 构建 (图 1，2)。 对 系统 树 的 拓扑 结构 
进行 分 析 ， 结 果 表 明 : 

1) 整个 山茶 属 构成 一 个 单 系 ， 其 中 
C. hekouensis 与 山茶 属 其 余 种 (Clade A) 构成 























姐妹 群 。Clade A 在 相应 BI 树 的 后 验 概率 值 
(PP), MP 树 和 NJ 树 的 自 展 值 MP-BS/NJ- 
BS) 分 别 为 1.00，73 fil 79, 

2) 在 Clade A Ñ, BIB, MP 树 和 NJ 树 均 
形成 3 个 基本 一 致 的 分 支 : Clade I. H, M (图 
1. 22, Clade I 和 Clade II 均 由 国产 金 花 茶 种 类 
组 成 ;， Clade III 不 仅 包含 越南 分 布 的 金 花茶 种 
类 ， 同 时 C. longipedicellata A, t AEE. 3 个 分 
支 均 得 到 较 好 的 支持 ，Clade I, I, III 相应 的 
后 验 概率 值 CPP) 和 抽样 自 展 值 CMP-BS/NJ- 
BS) 分 别 为 1. 00/85/88，1. 00/98/97 和 1. 00/ 
75/ 一 。 这 3 个 分 文 互 为 平行 文 ， 之 间 的 系统 关 
系 仍 不 明确 。 

Clade I: C flavida, C.chrysanthoides 和 
C. micrantha 3 4+ fh X Fg Jy, — A BE 3c FF (PP = 
1.00, MP-BS = 64, NJ-BS = 62) 的 分 支 ， 而 
C limonia 和 
C. parvipetala 4 个 种 各 为 单 支 ， 未 形成 进一步 分 文 。 

Clade II; HH C. nitidissima , C. euphlebia 和 
C. tunghinensis 3 个 种 组 成 。 

Clade III; 包括 C crassiphylla 、C tamdaoensis 、 
C murauchii 、C flava 以 及 C longipedicellata 5 个 种 。 
Clade III M4} 3c 2€ & E. BIW, MP 树 和 NJ 树 中 
表现 出 一 定 的 差异 。 在 BI 树 中 ，5 个 种 各 为 互 
HF THAS., Æ MP 树 中 ，C. crassiphylla 与 
C. murauchii 在 Clade III 内 部 形成 一 个 弱 的 分 
支 (MP-BS=57), KE 3 个 种 仍然 各 为 单 支 。 
在 NJ WP, Clade III 并 未 得 到 支持 ， 而 是 
C. flava 以 及 
C. longipedicellata 这 4 个 种 组 成 的 分 支 ， 得 到 











C. pubipetala 、 C. impressinervis 、 














C. tamdaoensis , C. murauchii , 


33 ”叶绿体 四 个 片段 (rpl 16 , psb A- trn H, trn L-F & rpl 32- trn L) 单独 及 联合 矩阵 的 统计 数据 








Table 3 Statistical data of separate and combined datasets of four plastid regions (rp! 16, psb A- trn H, trn L-F & rpl 32- trn L) 
简约 位 点 数目 (所 占 比 例 ) 变异 位 点 数目 (所 占 比 例 ) 
DNA 片段 排列 长 度 
Parsimony-informative sites Variable sites 插入 /缺失 
DNA Aligned 
(percentage of aligned length) (percentage of aligned length) Indels 
Region length 
excl. gaps (%) incl. gaps (%) excl. gaps (%) incl. gaps (%) 
rpl 16 919 16 (1. 7) 28 (3.0) 36 (3.9) 53 (5.8) 8 
psb A- trn H 478 13 (2. 7) 22 (4.6) 21 (4.4) 43 (9.0) 6 
trn L-F 898 2 (—) 8 (0. 9) 15 (1.7) 38 (4.2) 8 
rpl 32- trn L 1012 8 (0.8) 21 (2.D 38 (3.8) 134 (13. 2) 17 
Combined 3307 39 (1. 2) 79 (2.4) 110 (3.3) 268 (8. D 39 
“一 ” 指 忽略 不 计 一 ”indicating neglected 
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1 叶绿体 联合 分 析 获 得 的 山茶 属 系统 树 





分 支 上 的 数字 为 贝 叶 斯 推断 〈 最 适 模型 为 TV 


MHD 获得 的 后 验 概率 值 ; 分 支 下 的 数字 为 最 大 简约 分 析 ( 树 长 123 4, CI=0. 911, 























RI=0. 845, RC=0. 769) 获得 的 和 
Fig. 1 





由 样 自 展 值 。BI 树 和 MP 树 的 分 支 差异 用 虚线 或 分 支 下 方 的 “一 ”来 表示 














Phylogenetic tree based on combined datasets of cpDNA sequences for Camellia 


Numbers above branches show posterior probabilities from the Bayesian inference under TVM-+I model of DNA substitution evolution. 


Numbers below branches are bootstrap 


RI=0. 845, RC=0. 769). MP resolution incongruent with BI clades as indicated with broken lines or a hyp’ 


values from the maximum-parsimony analysis (Tree Length=123, CI=0. 911, 


hen (—) below branches 














较 好 的 支持 (NJ-BS 二 80)。 在 这 4 个 种 的 分 支 
内 部 ，C. longipedicellata 与 C. murauchii 组 成 
末端 分 支 CNJ-BS = 84)， 由 内 向 外 依次 与 
C. tamdaoensis (NJ-BS — 76), C. flava 构成 姐 
妹 群 。 

3) 在 Clade A 内 ， 茶 组 的 两 个 种 C. sinensis 
和 C. kwangsiensis 构成 一 文 ， 得 到 较 好 的 文 持 
(PP = 1.00, MP-BS = 68, NJ-BS = 89); 
C. gymnogyna 的 系统 位 置 则 不 确定 。 C. furfuracea 











( 糙 果 茶 组 ) 和 C. oleifera Gil 


和 茶 组 ) 形成 一 个 得 到 


良好 支持 (PP 二 1.00, MP-BS=89, NJ-BS=81) 
的 分 支 ; 在 NJ 树 中 ， 该 分 文 还 与 C. longissima 
形成 姐妹 群 ， 但 支持 率 很 弱 (NI-BS — 54). Æ 
BI 树 中 ，C. elongata 、C. forrestii 和 C. lawii 构 
Wr. 但 其 后 验 概率 值 PP 仅 为 0. 86。 
C. reticulata( 红 山茶 组 )、C. yunnanensis C33 
茶 组 ) FC. wardii CAB ZR 2HO 3 个 种 的 系统 位 
置 不 确定 。 
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图 2 叶绿体 联合 分 析 获 得 的 山茶 属 邻接 树 〈 高 于 50% 的 自 展 值 在 分 支 上 显示 ) 
Fig. 2 Neighbor-joining tree based on combined datasets of cpDNA sequences for Camellia , showing bootstrap values over 50% 
3 讨论 大 的 争议 ， 但 观点 的 分 歧 主 要 集中 在 金 花茶 组 是 


在 本 研究 中 ， 尽 管 筛选 出 4 个 进化 速率 较 快 
的 叶绿体 DNA 片段 进行 联合 分 析 ， 但 其 总 体 的 
位 点 突变 率 为 3. 3%， 简 约 信息 位 点 所 占 比 例 仅 
为 1.2%〈 均 不 包括 空位 )( 表 3)， 信息 量 仍然 十 
分 有 限 。 在 系统 树 的 拓扑 结构 (图 1, 2) 上 ， 系 
统 树 出 现 大 量 多 卜 分 支 ， 并 且 一 些 分 支 的 支持 率 
也 不 高 ， 难 以 清晰 的 反映 山茶 属 的 组 间 关 系 。 不 
过 通过 对 系统 树 的 详细 分 析 ， 我 们 仍然 可 以 得 到 
一 些 较 有 价值 的 结论 。 

金 花 茶 组 在 山茶 属 中 的 系统 地 位 一 直 存 在 较 


























否 应 归并 入 古 茶 组 的 问题 上 〈( 张 文 驹 ,1992; Bd 
RRA GK SCH, 1993; 张 宏 达 和 时 创 兴 ，1993; 
叶 创 兴 ，1993; IX., 1996; HR. 2000), 
在 金 花茶 组 内 ， 不 同 种 间 的 形态 特征 十 分 相似 ， 
除 个 别 种 存在 分 歧 外 ， 不 同学 者 均 承 认 金 花茶 组 
成 员 之 间 的 近 缘 关系 ， 这 也 得 到 了 部 分 分 子 数据 
的 支持 〈 唐 绍 清 等 ， 1998; 施 苏 华 等 , 1998; RA 
清 等 ，2004a , b; Xiao and Parks，2002)。 然 而 
不 同 于 前 人 的 研究 结果 ， 在 本 研究 中 ， 系 统 树 的 
拓扑 结构 显示 : 张 安达 的 金 花茶 组 包括 三 个 平行 
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的 支 系 (Clade I. I ，II)， 长 柄 山茶 组 的 
C. longipedicellata x F Clade III 中 ， 与 越南 分 
布 的 金 花茶 组 种 类 在 分 子 系统 树 上 构成 一 个 单 系 
x (图 1，2)。 这 表明 金 花 茶 组 不 是 一 个 单 系 ， 
而 可 能 是 并 系 或 多 系 类 和 群 。 

在 系统 树 中 ， 金 花茶 组 所 表现 出 的 分 支 关 系 
目前 尚 缺乏 相应 形态 学 的 依据 ， 但 却 明 显 具 有 地 
理 分 布 上 的 启示 意义 。 越 南北 部 地 区 分 布 的 金 花 
茶 种 类 自 成 一 支 (Clade III) ， 而 国产 的 金 花 茶 
种 类 分 为 两 个 支 系 Clade I M Clade II， 它 们 在 地 
理 分 布 上 大 体 以 我 国 广西 的 十 万 大 山 为 界 ， 
Clade II 的 三 个 种 主要 分 布 于 十 万 大 山东 南面 的 
广西 防 城 地 区 ，Clade I 的 种 类 则 分 布 于 十 万 大 
山西 北面 的 广西 龙 州 、 宁 明 、 扶 绥 和 平 果 等 县 。 
这 在 一 定 程 度 上 支持 了 叶 创 兴 和 许 兆 然 (1992) 
有 关 金 花茶 组 地 理 分 化 路 线 的 推断 。 但 由 于 这 三 
个 文系 的 系统 位 置 及 相互 关系 仍然 不 明确 ， 金 花 
茶 组 的 分 类 学 范围 和 地 理 演化 规律 等 问题 仍然 有 
待 于 进一步 的 研究 。 

由 于 C. longipedicellata 与 越南 分 布 的 金 花 
茶 组 成 员 聚 成 一 文 ， 长 柄 茶 组 和 金 花茶 组 的 密切 
关系 得 到 了 分 子 数 据 的 部 分 证 实 。 实 际 上 ， 在 基 
于 形态 学 的 研究 中 ,， 叶 创 兴 和 许 兆 然 (1992) 认 
为 金 花茶 组 和 长 柄 山茶 组 除了 花 的 颜色 不 同 外 ， 
其 余 特征 均 与 之 接近 ; 这 两 组 各 自 独立 仅仅 是 为 
了 突出 它们 (在 花色 上 )， 的 区 xj. 
C. longipedicellata 仅 分 布 于 我 国 广西 中 部 至 西 
北部 (模式 产地 在 广西 中 部 的 忻 城 县 )， 与 分 布 
于 越南 北部 地 区 的 金 花 茶 种 类 存在 明显 的 地 理 隔 
离 。 它 们 之 间 紧 密 的 亲缘 关系 可 能 与 长 柄 茶 组 的 
另 一 个 种 C. indochinensis (分 布 于 越南 北部 及 我 
国 广西 、 贵 州 及 云南 ) 有 密切 关联 。 一 直 以 来 ， 
C. indochinensis 的 系统 位 置 (参见 本 文 前 言 )》 和 
分 类 学 范畴 都 颇具 争议 ， 甚 至 在 地 理 分 布 上 也 存 
在 疑问 〈 闵 天 禄 和 张 文 驳 ，1993)。 闵 天 禄 和 张 
X5 (1993) 将 C. indochinensis 移 至 古 茶 组 ( 包 
含 金 伦 茶 组 ) 中 ， 并 将 C limonia 和 
C. parvipetala 等 金 花 茶 种 类 并 入 该 种 ， 
C. tunghinensis 作为 该 种 的 变种 处 理 。 对 于 这 些 
分 类 学 处 理 ， 张 宕 达 (19960 均 予 以 否认 。 本 研 
究 的 系统 树 拓 扑 结 构 显 示 C.limonia 和 
C. parvipetala 两 个 种 与 C. tunghinensis 分 别 落 


















































A Clade I fll Clade II 中 。 这 一 结果 也 并 不 支持 
闵 天 禄 和 张 文 驹 (1993) 对 这 三 种 的 分 类 学 处 
理 。 由 于 本 研究 缺乏 C. indochinensis 的 取样 ， 
仅 依 据 C. longipedicellata 在 系统 树 中 所 反映 的 
分 支 关 系 ， 我 们 还 难以 深入 地 探讨 整个 长 柄 山茶 
组 的 系统 地 位 ， 以 及 与 金 花茶 组 的 系统 关系 。 

系统 树 的 拓扑 结构 表明 : 超 长 柄 茶 组 明显 不 
是 一 个 单 系 。 闵 天 禄 将 超 长 柄 茶 组 并 人 长 柄 山茶 
组 中 ， 这 一 观点 也 并 没有 得 到 分 子 证 据 的 支持 。 
C. hekouensis 与 整个 山茶 属 其 余 种 互 为 姐妹 群 ， 
暗示 了 它 在 山茶 属 中 所 处 的 原始 地 位 ， 而 这 与 现 
行 的 张 宏 达 系统 和 闵 天 禄 系统 的 系统 发 育 关 系 均 
明显 不 符 。 因 此 ，C. hekouensis 在 山茶 属 的 系 
统 发 育 过 程 中 ， 可 能 具有 重要 的 系统 地 位 。 从 系 
统 树 的 拓扑 结构 来 看 ， 
C. hekouensis 并 无 联系 ， 与 茶 组 的 系统 关系 也 
不 明确 ， 但 却 似 乎 表现 出 与 糙 果 茶 组 和 油茶 组 的 
某 些 联系 ， 在 NI 树 上 三 者 形成 弱 的 分 文 〈 图 
3), 

在 本 研究 中 ， 茶 组 的 3 个 种 ，C. sinensis 和 
C. kwangsiensis 构成 一 个 紧密 的 分 文 ， 但 
C. gymnogyna 在 系统 树 上 的 位 置 并 不 确定 ， 茶 
组 并 未 构成 单 系 。 糙 果 茶 组 和 油茶 组 各 有 一 个 种 
的 取样 ， 分 别 为 C. furfuracea 和 C. oleifera , 19 
为 所 在 组 的 模式 种 。 系 统 树 的 拓扑 结构 反映 出 两 
个 种 之 间 的 紧密 联系 ， 得 到 了 BI 树 、MP 树 和 
NJ 树 的 一 致 文 持 。 这 也 与 张 宏 达 系统 中 糙 果 茶 
组 和 油茶 组 的 系统 关系 较为 相符 。 连 蕊 茶 组 和 毛 
葵 茶 组 的 近 缘 关系 得 到 不 同学 者 的 一 致 认可 OK 
RIS, 1981; 闵 天 禄 ，2000) ， 这 在 系统 树 中 也 有 
所 显示 。 

本 研究 针对 山茶 属 三 个 组 的 系统 地 位 和 亲缘 
关系 进行 了 相应 的 分 子 系统 学 探讨 ,但 研究 的 结 
果 与 形态 分 类 系统 的 认识 之 间 仍 然 存在 明显 的 差 
异 。 一 方面 ， 这 可 能 是 由 于 研究 的 取样 所 限 ， 以 
及 叶绿体 片段 本 身 在 进化 速率 上 的 局 限 性 ， 分 子 
系统 树 难以 反映 属 下 类 群 之 间 全 面 深 入 的 联系 ， 
可 能 存在 系统 关系 分 析 上 的 偏差 。 另 一 方面 ， 目 
前 研究 者 对 于 该 类 群 的 形态 性 状 演化 尚未 达成 一 
致 的 认识 ， 基 于 形态 性 状 分 析 的 经 典 分 类 系统 也 
有 竺 完善 。 因 此 ， 为 进一步 探讨 山茶 属 的 系统 学 
问题 ， 我 们 在 扩大 取样 范围 和 筛选 更 合适 的 
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DNA 片段 的 同时 ， 加 强 形 态 学 研究 与 分 子 系统 
学 研究 的 结合 是 非常 必要 的 。 
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